Svar til 27611 sommereksamen 2014:

ER proteiner, KDEL motiv og KDEL receptor

Opgave 1 - Karakterisering af KDEL receptoren

Spergsmal a: Der er 942 proteiner i UniProt, der hedder "ER lumen protein retaining receptor”;
33 i Swiss-Prot (reviewed) og 909 i TrEMBL (unreviewed).
Saegestreng: name: "ER lumen protein retaining receptor"

Spergsmal b: Der er 3 menneskelige hits i Swiss-Prot (reviewed).
Sogestreng: name: "ER lumen protein retaining receptor" AND
organism:"Human [9606]"

Spergsmal c: "ER lumen protein retaining receptor 1" fra menneske har accession-kode
P24390 og UniProt ID ERD21_HUMAN. Gen-navnet er KDELR1 eller ERD2.1.

Spergsmal d: Ja, ERD21_HUMAN er et transmembranprotein. Det kan ses under Subcellular
location, hvor der star “Multi-pass membrane protein”, under Keywords, hvor der star
“Transmembrane” samt i feature-tabellen, hvor der er flere “Transmembrane” features. Der er 7
transmembran-segmenter, men deres positioner er ikke eksperimentelt bestemt (der star
“Potential” ud for dem alle).

Spergsmal e: "ER lumen protein retaining receptor” fra bagegaer (Saccharomyces cerevisiae) i
Swiss-Prot har accession-kode P18414 og UniProt ID ERD2_YEAST. Gen-navnet er ERD2.
Man finder (kun) den med s@gestrengen (name:"ER lumen protein retaining
receptor”" AND organism:"Saccharomyces cerevisiae") AND reviewed:yes

Spergsmal f: Ja, der er en forskel. Om ERD21_HUMAN star der “This receptor recognizes the
C-terminal K-D-E-L motif”. Om ERD2_YEAST star der “This receptor strongly recognizes
H-D-E-L and weakly recognizes D-D-E-L and K-D-E-L”. Geer foretraekker altsa H pa forste
position af motivet, hvor mennesker foretraekker K.

Spergsmal g: Her er alignmentet:

ERD21 HUMAN 1 MNLFRFLGDLSHLLAIILLLLKIWKSRSCAGISGKSQVLFAVVEFTARYLD 50
I e R A R I R A R

ERD2_YEAST 1 MNPFRILGDLSHLTSILILIHNIKITRYIEGISFKTQTLYALVFITRYLD 50

ERD21 HUMAN 51 LFT-NYISLYNTCMKVVYI-ACSFTTVWLIYSKFKATYDGN----HDTFR 94
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Der er 50% identitet og 70% similaritet. Der er fire gaps (tre af leengde 1 og et af laengde 4).
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Spoergsmal h: Jeg gar mig felgende overvejelser:

e Da der er tale om aminosyresekvenser, veelger jeg protein BLAST.

e Jeg ved fra foregaende spargsmal, at menneske- og geer-proteinerne er 50% identiske.
Derfor er der ikke nogen grund til at bruge PSI-BLAST, sa jeg veelger blastp.

e Jeg ved at jeg skal preve at finde et bestemt Swiss-Prot entry, sa jeg seetter databasen til

“swissprot”.

e Endelig ved jeg at jeg skal lede i organismen bagegeer, sa jeg indtaster “Saccharomyces

cerevisiae” under Organism.

Med disse indstillinger finder jeg “sp|P18414.1|ERD2_YEAST” som farste (og eneste

signifikante) hit, det er det samme som geer-proteinet fra spgrgsmal e.

E-veerdien er 4e-67 (saerdeles signifikant). Der er 50% identitet og 70% similaritet. Der er fire
gaps (tre af leengde 1 og et af laengde 4)—faktisk er alignmentet helt identisk med det i

foregaende spagrgsmal.
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Opgave 2 - Karakterisering af KDEL motivet fra dyr og

svampe
Spergsmal a: 35607

Sggestreng: annotation: (type:location "endoplasmic reticulum")
g g

Spergsmal b: 6642
Segestreng: annotation: (type:location "endoplasmic reticulum"
confidence:experimental)

Spergsmal c: 6146

S@gestreng: annotation: (type:location "endoplasmic reticulum lumen")

Spoergsmal d: 1776
Saegestreng: annotation: (type:location "endoplasmic reticulum") AND
annotation: (type:signal)

Spergsmal e: 19016
Saegestreng: annotation: (type:location "endoplasmic reticulum") AND
fragment:no

Spergsmal f: 519
Saegestreng: annotation: (type:location "endoplasmic reticulum lumen") AND
annotation: (type:signal) AND fragment:no

Spergsmal g:
Menneske (Homo sapiens) tilhgrer riget Metazoa (dyr).
Bagegeer (Saccharomyces cerevisiae) tilhgrer riget Fungi (svampe)

Spergsmal h:

Metazoa: 307

Sogestreng: annotation: (type:location "endoplasmic reticulum lumen") AND
annotation: (type:signal) AND fragment:no AND taxonomy:Metazoa

Fungi: 56

Saegestreng: annotation: (type:location "endoplasmic reticulum lumen") AND
annotation: (type:signal) AND fragment:no AND taxonomy:Fungi



Sporgsmal i:

Metazoa: Fungi:

Positionerne 14 og 15 indeholder mest information i begge logoer. Man kan direkte afleese
konsensus-sekvenserne for KDEL-motiverne ved at tage de gverste bogstaver i de sidste fire
positioner (12-15): KDEL for Metazoa og HDEL for Fungi. Forskellen mellem de to riger er
tydeligst i position 12, hvor H er meget mere sandsynlig end K for Fungi, men man kan ogsa se
en forskel i position 13, D er meget mere sandsynlig end E for Fungi, mens den kun er lidt mere
sandsynlig end E for Metazoa. Der er ogsa en forskel i positionerne 1-9, hvor der er en vis
preeference for D og E i Fungi, men kun en ganske svag preeference for E i Metazoa.



Opgave 3 - Fylogeni af KDEL receptoren

Spergsmal a: Hvis man selv vil downloade sekvenserne i FASTA format fra UniProt, skal man
bruge falgende sagestreng:

name:"ER lumen protein retaining receptor" AND reviewed:yes

og derefter klikke pa den orange “Download” knap og veelge “Download” linket under “FASTA”.
Men det er helt OK blot at bruge den fil, der blev opgivet.

Efter de beskrevne rettelser ser FASTA filen saledes ud:
>ER21A XENLA Metazoa
MNIFRFLGDISHLSAIFILLLKIWKSRSCAGISGKSQLLFAIVFTARYLDLFTNYISFYN
TSMKVVYVASSYATVWMIYSKEFKATYDGNHDTFRVEFLIVPTATILAFLVNHDFTPLETIFW
TEFSIYLESVAILPQLFMVSKTGEAETITSHYLFALGIYRTLYLFNWIWRYQFEGFEFDLIA
IVAGLVQTVLYCDFFYLYVTKVLKGKKLSLPA

>ER21B XENLA Metazoa
MNIFRFLGDISHLSAIIILLLKIWKSRSCAGISGKSQLLFAIVFTTRYLDLFTNEFISFYN
TSMKVVYVASSYATVWMIYSKFKATYDGNHDTFRVEFLIVPTATILSFLVNHDFTPLETILW
TEFSIYLESVAILPQLFMVSKTGEAETITSHYLFALGIYRTLYLFNWIWRYQFEEFFDLIA
IVAGLVQTVLYCDFFYLYITKVLKGKKLSLPA

>ERD21 BOVIN Metazoa
MNLFRFLGDLSHLLAITILLLLKIWKSRSCAGISGKSQVLFAVVFTARYLDLFTNYISLYN
TCMKVVYIACSFTTVWMIYSKFKATYDGNHDTFRVEFLVIPTATLAFLVNHDFTPLETLW
TFSIYLESVAILPQLFMVSKTGEAETITSHYLFALGVYRTLYLFNWIWRYHFEGFFDLIA
IVAGLVQTVLYCDFFYLYITKVLKGKKLSLPA

>ERD21 HUMAN Metazoa
MNLFRFLGDLSHLLAITILLLLKIWKSRSCAGISGKSQVLFAVVFTARYLDLEFTNYISLYN
TCMKVVYIACSFTTVWLIYSKFKATYDGNHDTFRVEFLVVPTATILAFLVNHDFTPLEILW
TEFSIYLESVAILPQLFMVSKTGEAETITSHYLFALGVYRTLYLEFNWIWRYHFEGFEFDLIA
IVAGLVQTVLYCDFFYLYITKVLKGKKLSLPA

>ERD21 MOUSE Metazoa
MNLFRFLGDLSHLLAITILLLLKIWKSRSCAGISGKSQVLFAVVFTARYLDLFTNYISLYN
TCMKVVYIACSFTTVWMIYSKFKATYDGNHDTFRVEFLVVPTATILAFLVNHDFTPLEILW
TFSIYLESVAILPQLFMVSKTGEAETITSHYLFALGVYRTLYLFNWIWRYHFEGFFDLIA
IVAGLVQTVLYCDFFYLYITKVLKGKKLSLPA

>ERD21 RAT Metazoa
MNLFRFLGDLSHLLAITILLLLKIWKSRSCAGISGKSQVLFAVVFTARYLDLFTNYISLYN
TCMKVVYIACSFTTVWMIYSKFKATYDGNHDTFRVEFLVVPTAVLAFLVNHDFTPLETLW
TESIYLESVAILPQLFMVSKTGEAETITSHYLFALGVYRTLYLEFNWIWRYHFEGFEFDLIA
IVAGLVQTVLYCDFFYLYITKVLKGKKLSLPA

>ERD21 XENTR Metazoa
MNIFRFLGDISHLSAILILLLKIWKSRSCAGISGKSQLLFAIVFTTRYLDLEFTNFISLYN
TSMKMVYVASSYATIWMIYSKFKATYDGNHDTFRVEFLIVPTAILAFLVNHDFTPLEILW
TEFSIYLESVAILPQLFMVSKTGEAETITSHYLFALGIYRALYLEFNWIWRYQFEGFEFDLIA
IVAGLVQTVLYCDFFYLYITKVLKGKKLSLPA

>ERD22 BOVIN Metazoa
MNIFRLTGDLSHLAAIVILLLKIWKTRSCAGISGKSQLLFALVFTTRYLDLFTSFISLYN
TSMKLIYIACSYATVYLIYMKFKATYDGNHDTFRVEFLVVPVGGLSFLVNHDFSPLEILW
TFSIYLESVAILPQLFMISKTGEAETITTHYLFFLGLYRALYLVNWIWRFYFEGFFDLIA
VVAGVVQTILYCDFFYLYITKVLKGKKLSLPA

>ERD22 CHICK Metazoa
MNIFRLTGDLSHLAAITIILLLKIWKSRSCAGISGKSQLLFALVFTTRYLDLFTSEFISLYN
TSMKLIYTIACSYATVYLIYMKFKATYDGNHDTFRVEFLIVPVGGLSFLVNHDFSPLETILW
TEFSIYLESVAILPQLFMISKTGEAETITTHYLFFLGLYRALYLVNWIWRYYFEGFEFDLIA
VVAGVVQTVLYCDFFYLYVTKVLKGKKLSLPA

>ERD22 HUMAN Metazoa



MNIFRLTGDLSHLAAIVILLLKIWKTRSCAGISGKSQLLFALVFTTRYLDLFTSFISLYN
TSMKVIYLACSYATVYLIYLKFKATYDGNHDTFRVEFLVVPVGGLSFLVNHDESPLEILW
TESIYLESVAILPQLFMISKTGEAETITTHYLFFLGLYRALYLVNWIWRFYFEGFFDLIA
VVAGVVQTILYCDFFYLYITKVLKGKKLSLPA

>ERD22 DANRE Metazoa
MNIFRLTGDLSHLAAITIILLLKIWKSRSCAGISGKSQILFALVFTTRYLDLLTSFISLYN
TCMKVIYIGCAYATVYLIYAKFRATYDGNHDTFRAEFLVVPVGGLAFLVNHDFSPLEILW
TFSIYLESVAILPQLFMISKTGEAETITTHYLFCLGVYRALYLFNWIWRFYFEGFFDMIA
IVAGVVQTILYCDFEFYLYVTKVLKGKKLSLPA

>ERD22 MOUSE Metazoa
MNIFRLTGDLSHLAAIVILLLKIWKTRSCAGISGKSQLLFALVFTTRYLDLFTSFISLYN
TSMKLIYIACSYATVYLIYMKFKATYDGNHDTFRVEFLVVPVGGLSFLVNHDFSPLEILW
TESIYLESVAILPQLFMISKTGEAETITTHYLFFLGLYRALYLVNWIWRFYFEGFFDLIA
VVAGVVQTILYCDFFYLYITKVLKGKKLSLPA

>ERD22 RAT Metazoa
MNIFRLTGDLSHLAAIVILLLKIWKTRSCAGISGKSQLLFALVFTTRYLDLFTSFISLYN
TSMKLIYIACSYATVYLIYMKFKATYDGNHDTFRVEFLVVPVGGLSFLVNHDFSPLEILW
TESIYLESVAILPQLFMISKTGEAETITTHYLFFLGLYRALYLVNWIWREFYFEGFFDLIA
VVAGVVQTILYCDFFYLYITKVLKGKKLSLPA

>ERD22 XENLA Metazoa
MNVFRLSGDLCHLAATIIILLLKIWNSRSCAGISGKSQLLFAMVFTTRYLDLFTSFISLYN
TSMKVIYMGCAYATVYLIYMKFKATYDGNHDTFRVEFLVVPVGGLSVLVNHDFSPLEILW
TFSIYLESVAILPQLFMISKTGEAETITTHYLFFLGLYRALYLFNWIWRFSFEGFFDLIA
IVAGVVQTILYCDFFYLYVTKVLKGKKLSLPA

>ERD22 XENTR Metazoa
MNVFRLSGDLSHLAAITIILLLKIWKSRSCAGISGKSQLLFALVFTTRYLDLLTSFISLYN
TSMKVIYIGCAYATVYLIYMKFKATYDGNHDTFRVEFLVVPVGGLSVLVNHDFSPLEILW
TESIYLESVAILPQLFMISKTGEAETITTHYLFFLGLYRALYLFNWIWRYSFEGFFDLIA
IVAGVVQTILYCDFFYLYVTKVLKGKKLSLPA

>ERD23 DANRE Metazoa
MNIFRLSGDVCHLIATITLFLKIWRSKSCAGISGKSQVLFALVFTTRYLDLFTSYISAYN
TVMKVVYLLLAYSTVGLIFFRFRNSYDSESDSFRVEFLLVPVAGLSFLENYAFTPLEILW
TEFSIYLESVAILPQLFMITKTGEAESITAHYLLFLGLYRALYLANWLWRFHTEGFYDQIA
VVSGVVQTIFYCDFEFYLYFTRVLRGSGKMSLPMPV

>ERD23 HUMAN Metazoa
MNVFRILGDLSHLLAMILLLGKIWRSKCCKGISGKSQILFALVFTTRYLDLFTNFISIYN
TVMKVVFLLCAYVTVYMIYGKFRKTFDSENDTFRLEFLLVPVIGLSFLENYSFTLLEILW
TESIYLESVAILPQLFMISKTGEAETITTHYLFFLGLYRALYLANWIRRYQTENEFYDQIA
VVSGVVQTIFYCDFFYLYVTKVLKGKKLSLPMPI

>ERD23 MOUSE Metazoa
MNVFRILGDLSHLLAMILLLVKIWRSKSCAGISGKSQILFALVFTTRYLDLFSNEFISIYN
TVMKVVFLLCAYVTVYMIYWKFRKTFDIENDTFRLEFLLVPVTGLSFLVNYSYTPMEVLW
TESIYLESVAILPQLFMISKTGEAETITTHYLFFLGLYRLLYLANWIRRYQTENEFYDQIS
VVSGVVQTIFYCDFFYLYVTKVLKGKKLSLPVPV

>ERD23 XENLA Metazoa
MNIFRILGDVSHLLAITIILLLKMWKSKSCAGISGKSQLLFALVFTTRYLDLFTVFISPYN
TVMKIIFLACAYVTVYLIYGKLRKSYDSENDTFRLEFLLVPVIGLSFLENYEFTPLEILW
TFSIYLESVAILPQLFMISKTGEAESITTHYLFFLGLYRVLYLANWIWRYHTEKFYDQIA
VVSGVVQTIFYFDFEFYLYVTKVLKGKKLSLPMPV

>ERD23 XENTR Metazoa
MNVFRISGDVSHLLAIITILLLKMWKSKSCAGISGKSQLLFALVFTTRYLDLFTVFISAYN
TVMKIVFLVCAYVTVYLIYGKFRKAYDSENDTFRLEFLLVPVIGLSFLENYEFTPLEILW
TESIYLESVAILPQLFMISKTGEAESITTHYLFFLGLYRVLYLANWIWRYHTEKFYDQIA
VVSGVVQTIFYFDFFYLYITKVLKGKKLSLPMPV

>ERD2 ARATH Viridiplantae
MNIFRFAGDMSHLISVLILLLKIYATKSCAGISLKTQELYALVFLTRYLDLFTDYVSLYN
SIMKIVFIASSLAIVWCMRRHPLVRRSYDKDLDTFRHQYVVLACFVLGLILNEKEFTVQEV



FWAFSIYLEAVAILPQLVLLORSGNVDNLTGQYVVFLGAYRGLYIINWIYRYFTEDHETR
WIACVSGLVQTALYADFEFYYYYISWKTNTKLKLPA

>ERD2_CAEBR Metazoa
MNIFRITADLAHAVAIVILLLKIWKSRSCEGISGRSQILFAVTFFTRYLDLFTSFYSLYN
TVMKVLFLAGSIGTVYLMWVKFKATYDRNNDTFRIEFLVIPSIILALIINHEFMFMEVMW
TEFSIYLEAVAIMPQLFMLSRTGNAETITAHYLFALGSYRFLYIFNWVYRYYTESFFDPIA
VVAGIVQTVLYADFFYLYITRVIQSNRQFEMSA

>ERD2 DICDI Amoebozoa
MNLFSFLGDMLHLGSMLILLFKIKNDKSCAGVSLKSQILFTIVFTARYLDLFTNYVSLYI
TEMKITYIAVSYYTLHLIARKYKFTYDKDHDTFKIVYLIASCAILSLITYDKTTIGIYST
FLEILWTFSIYLESTIAILPQLILLQRTGEVEALTSNYIVLLGGYRAFYLFNWIYRITEFYN
WSGKIEMLSGLLOQTILYADFFYYYAKSRMYGKKLVLPQ

>ERD2 CAEEL Metazoa
MNLFRFTADVAHATAIVVLLLKIWKSRSCEGISGRSQLLFALVEVTRYLDLFTNFFSFYN
TAMKIFYLVASFGTVYLMWAKFKATYDRNNDSFRIEFLVIPSMILALLINHEFIFMEVMW
TESIYLEAVAIMPQLFMLSRTGNAETITAHYLFALGSYRFLYILNWVYRYYTESFFDPIS
VVAGIVQTVLYADFEFYLYITRVIQSNRQFEMSA

>ERD2_DROME Metazoa
MNIFRFAGDLSHVFAIIILLLKIWKTRSCAGISGKSQILFAVVYLTRYLDLFTTYVSLYN
SVMKVLFLATSGATVYLMYVKFKATYDHNHDSFRIEFLLVPCALLSLVINHEFTVMEVLW
TEFSIYLESVAILPQLFLVSRTGEAESITSHYLFALGSYRALYLLNWVYRYMVESHYDLIA
IFAGVVQTVLYCDFFYLYITKVLKGKKLQLPA

>ERD2 _ENTHI Amoebozoa
MVENLFRISADLVHLLSIYFLLTKIISHKNCIGISLRSQILFFIVWVTRYLDIFYNFYSL
YNTILKIVYLTTSAYTIYLISKRFRATYDKIHDTLNVWYLIVPCIVLAFIFTEDYSITET
CWTEFSIFLEAVAILPQILLLRSTGEVENLNSQYIFCLGLYRALYIINWIYRYATEQSYWS
PLTWICGSIQTLLYVEYFYYYIKSRVEGTKFVLPY

>ERD2 KLULA Fungi
MLNVFRIAGDFSHLASIIILIQSITTSNSVDGISLKTQLLYTLVEFITRYLNLETKWTSLY
NFLMKIVFISSSVYVIVLMRQOKFKNPVAYQDMITRDQFKIKFLIVPCILLGLIEFNYRES
FIQICWSFSLWLESVAILPQLFMLTKTGKAKQLTSHYIFALGLYRALYIPNWIWRYYTEE
REFDKLSVFTGVIQTLVYSDFEFYIYYQKVIKLGGDLELPQ

>ERD2 PETHY Viridiplantae
MNIFRLAGDMTHLASVLVLLLKIHTIKSCAGVSLKTQELYALVEVTRYLDIFTDFISLYN
TTMKLVFLGSSLSIVWYMRHHKIVRRSYDKDQDTFRHLFLVLPCLLLALVINEKFTFKEV
MWTEFSIYLEAVAILPQLVLLORTRNIDNLTGQYIFLLGAYRSFYILNWVYRYFTEPHEFVH
WITWIAGLIQTLLYADFEFYYYFQSWKNNTKLELPA

>ERD2 PLAF7 Apicomplexa
MNIFRLIGDILHLVSMYILIMKLKKSKNCIGISCRMQELYLIVFLCRYIDLFEVFVSFEFYN
TVMKITFILTIAYTIYLIRLKLPISQTYNRKVDNFKSEKYLIPPCLVLSLLTCKTYNLYN
ILWSFSIWLESVAILPQLVLLEKQREVENITSHYVITMGLYRAFYILNWIYRYFEFDDKPY
INVVGWIGGLIQTLLYIDFEFYYFALAKWYGKKLVLPENGEV

>ERD2_PLAFA Apicomplexa
MNIFRLIGDILHLVSMYILIMKLKKSKNCIGISCRMQELYLIVFLCRYIDLFFVEVSFYN
TVMKITFILTIAYTIYLIRLKLPISQTYNRKVDNFKSEKYLIPPCLVLSLLTCKTYNLYN
ILWSFSIWLESVAILPQLVLLEKQREVENITSHYVITMGLYRAFYILNWIYRYFEFDDKPY
INVVGWIGGLIQTLLYIDFFYYFALAKWYGKKLVLPENGEV

>ERD2_SCHPO_Fungi
MTFFSALGDMAHLAAIFLLLHRMKKSKTCSGLSLKSHLLFLLVYVTRYLNLFWRYKSLYY
FLMRIVFIASESYICYLMLMTLRPTYDKRLDTFRTEYILGGCAVLALIYPTSYTISNILW
TESIWLESVAILPQLFMLORSGETESLTAHYLFAMCLYRGLYIPHWIYRIAVHKKVIGVA
ILAGIIQTVLYGDFAVVYRRTVLQGKKFRLPA

>ERD2_ YEAST Fungi
MNPFRILGDLSHLTSILILIHNIKTTRYIEGISFKTQTLYALVFITRYLDLLTFHWVSLY
NALMKIFFIVSTAYIVVLLOGSKRTNTIAYNEMLMHDTFKIQHLLIGSALMSVEFFHHKET
FLELAWSFSVWLESVAILPQLYMLSKGGKTRSLTVHYIFAMGLYRALYIPNWIWRYSTED
KKLDKIAFFAGLLQTLLYSDFEFYIYYTKVIRGKGFKLPK



Spergsmal b: Jeg gik til MAFFT serveren pa EBI og lavede et multiple alignment af den rettede
FASTA fil. Som output format valgte jeg FASTA. Derefter downloadede jeg resultatet ved at
hajreklikke pa “Download Alignment File” i fanen “Alignments”. Dette resultat uploadede jeqg til
TreeHugger og klikkede pa “Submit query”. Sa hgjreklikkede jeg pa “Download data in
Newick/Phylip format” og gemte filen pa min computer. Sa startede jeg FigTree og abnede den
gemte fil.

Jeg blev bedt om at bruge sleegten slaegten Plasmodium som outgroup. Der er to Plasmodium
sekvenser i mit datasaet, ERD2_PLAFA og ERD2_PLAF7. Jeg klikker pa den gren, der forer til
disse to og klikker pa “Reroot” gverst i vinduet. Endelig klikker jeg pa “Tip Labels” til venstre i
vinduet og seetter “Font Size” til 15. Sa ser mit trae saledes ud (efter at det er blevet eksporteret
som .png fil):
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Spoergsmal c: Dyr (24 sekvenser) og planter (2 sekvenser) er hver isaer repraesenteret som
systematiske grupper, men svampe (3 sekvenser) er ikke, idet gruppen af ERD2_YEAST
(Saccharomyces cerevisiae) og ERD2_KLULA (Kluyveromyces lactis) er teettere beslaegtet
med dyrene end med ERD2_SCHPO (Schizosaccharomyces pombe). Det er en fejl.

Der er én fejl mere: ERD2_ENTHI (Entamoeba histolytica) og ERD2_DICDI (Dictyostelium
discoideum) burde hgre sammen i en systematisk gruppe (Amoebozoa), men det gar de ikke.

Spergsmal d: Mulighed 2 er den rigtige: Opdelingen i ER lumen protein retaining receptor 1, 2 og
3 er sket tidligt i hvirveldyrenes (Vertebrata) udvikling, far de forskellige klasser (sdsom benfisk,
padder og pattedyr) spaltede ud. Det kan man se af at ERD21-, ERD22- og ERD23-

sekvenserne falder i tre adskilte grupper, der hver iseer indeholder flere klasser af hvirveldyr. Alle
tre grupper indeholder bade pattedyr (f.eks. HUMAN) og padder (Xenopus), mens to af
grupperne (ERD22 og ERD23) ogsa indeholder fisk (Danio rerio).



Opgave 4 - Forudsigelse af ER lumen proteiner

Spergsmal a: Det positive testsaet indeholder 107 linjer, og de fgrste 10 linjer ser saledes ud:
DMEEDDDQKAVKDEL 1

DMEEDDDQKAVKDEL
DMEEDDDQKAVKDEL
DMEEDDDQKAVKDEL
DMEEDDDQKAVKDEL
DLEEDDDQKAVRDEL
DMEEDDDQKAVKDEL
PEPPANSTMGSKEEL
PEAQANSTLGPKEEL
PEPPANSTMGSKEEL

e e N e S S S S S S S S S

Spergsmal b: | position 13 (den fremhaevede position) er der syv D’er, to N'er og ét G. Det giver:

f,=0.7
f,=0.2
f,=0.1

gp = f;*q(DID) + f*q(DIN) + f;*q(D|G) = 0.7*0.40 + 0.2*0.08 + 0.1*0.03 = 0.299
g = f;*q(EID) + f"q(EIN) + f;*q(E|G) = 0.7*0.09 + 0.2*0.05 + 0.1*0.03 = 0.076
pp = (a*fy + B*gp) / (0+B) = (9*0.7 + 10*0.299) / (9+10) = 0.489

pe = (a*fz + B*ge) / (a+B) = (90 + 10*0.076) / (9+10) = 0.040

Wy, = 2*log(pp/qp)/10g(2) = 2*log(0.489/0.054)/log(2) = 6.358

W = 2%log(pg/qe)/log(2) = 2*log(0.040/0.054)/log(2) = -0.866

Hvis man bruger EasyPred til at kontrollere w-vaerdierne, far man:

W, = 6.355

wg =-0.850

Hvilket er taet nok pa, givet at veerdierne i tabellen i handoutet er afrundede.

Spergsmal c: 22649 sekvenser
Segestreng: taxonomy:Fungi AND annotation: (type:signal) NOT
annotation: (type:location "endoplasmic reticulum") AND fragment:no

Spoergsmal d: 333 linjer (107 positive og 226 negative)

Spergsmal e:

Pearson coefficient: 0.64637

Aroc value: 0.85163

Hvis vores metode var perfekt, ville begge veerdier veere 1. Hvis vores metode gaettede tilfeeldigt,
ville Pearson veere 0 og Aroc veere 0.5.
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